

















development  and  ripening.  This  Special  Issue  is  designed  to  exemplify  the  current  use  of 
metabolomics  studies  of  temperate  and  tropical  fruit  for  basic  research  as  well  as  practical 
applications.  It  includes  articles  about  different  aspects  of  fruit  biochemical  phenotyping,  fruit 
metabolism before and after harvest, including primary and specialized metabolisms, and bioactive 
compounds  involved  in growth and  environmental  responses. The effect of genotype,  stages of 
development or fruit tissue on metabolomic profiles and corresponding metabolism regulations are 
addressed,  as well  as  the  combination  of  other  omics with metabolomics  for  fruit metabolism 
studies. 







in  sugars,  organic  acids,  pigments,  volatiles  and  other  nutraceutical  compounds  [2,3],  the 
metabolisms  of  which  have  been  widely  studied  (e.g.,  [4–6]).  The  shift  from  single‐metabolite 
analyses to analytical platforms that provide  information on hundreds of metabolites has allowed 
researchers  to  better  describe  the  links  both  within  metabolites  and  between  metabolism  and 
important agronomic‐associated traits. Metabolomics has permitted the identification of changes in 
the  chemical  composition  of  transgenic  plants,  mutants  or  populations  and  has  allowed  for 





The number of  teams  involved  in, and of articles published on,  fruit metabolomics has been 
regularly and progressively increasing. Searching for articles in the Web of Science core collection for 
metabolomic(s) or metabolome, and fruit in the last decade (Figure 1) revealed an increment from 








of  Science  core  collection  for  TS  =  (metabolome  OR  metabolomics  *)  AND  (TS  =  fruit)  NOT 
(TS=mushroom * OR TS = fruit‐fly). 
This Special Issue focuses on applications of metabolomics within the field of plant sciences for 
the study of  fruit.  It contains 12 original  research articles and one review article. The contributed 
research articles are exemplary studies covering primary research applied to fruit species from a basic 
understanding of metabolism  regulation  to applications  for phenotyping  for breeding or defence 
priming (Figure 2). 




chromatography  coupled  to mass  spectrometry  (GC‐MS)  [17],  liquid  chromatography  coupled  to 
mass spectrometry (LC‐MS) [16,18,21,22], LC‐MS/MS [20], and a combination of several analytical 
strategies  including nuclear magnetic  resonance spectroscopy  (NMR), GC‐MS and LC‐MS  [19] or 
several omics [15]. 
 
Figure  2.  Summary  of  the  works  presented  in  the  Special  Issue  on  “Fruit  Metabolism  and 
Metabolomics”.  GC‐MS,  gas  chromatography  coupled  to  mass  spectrometry;  1H‐NMR,  proton 
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mutants  expanded  the  effect  on  the metabolism  of  the  single mutations  by  revealing  additional 
additive or epistatic effects that could be of interest for the improvement and diversification of the 
landrace. 






phytohormone  profiling with  transcriptomics  under  two  carbon  supply  levels  [15].  The  results 













Metabolic  correlation networks  covering  a variety of metabolic  traits  such  as  lipophilic  and 
volatile compounds in tomato fruit have shown how the individual metabolic classes are related to 
yield‐related  phenotypic  traits  [13]. Moreover, metabolite‐transcript  correlation  analysis  exposed 
crucial putative genes involved in the biosynthesis of lipids. 








with  assays  for  (i)  α‐glucosidase  inhibitory  activity  and  (ii) antioxidant activity  [16],  allowed  for 
identifying  a  list  of  key  bioactive  compounds with  antioxidant  and/or  α‐glucosidase  inhibitory 
activities. Similarly, based on targeted and untargeted metabolite profiling and antioxidant assays on 
selected Australian native fruits, a number of compounds that provide the antioxidant activities were 
Metabolites 2020, 10, 230  4  of  5 
 
identified  [20].  The  latter  results  open  new  possibilities  of  using  these  indigenous  fruits  in  the 
nutraceutical and food industries. 
Wine  is a  famous product derived  from  fruit for which a range of metabolomic studies have 
been  performed  [24,25].  Here,  combining  non‐targeted  metabolite  profiling  by  UPLC‐Orbitrap‐
MS/MS profiling and sensory analyses revealed commonalities and differences of wines made with 
different grape cluster  types obtained each  from  three Vitis vinifera cv. Pinot noir putative‐clones 
grown  in  identical  field  environments  [26].  In  addition,  a  set  of  molecular‐feature  (metabolite) 
markers was selected as being associated with these sensorial attributes. 
Overall,  these 13 articles demonstrate  that metabolomics  is a powerful and  insightful  tool  to 
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